RESULT 1 

PCT-US02-40423-19 

Sequence 19, Application PC/TUS0240423 
GENERAL INFORMATION: 
APPLICANT: Stratagene 

TITLE OF INVENTION: HIGH FIDELITY DNA POLYMERASE COMPOSITIONS AND USES THEREFOR 
FILE REFERENCE: 25436/2158 

CURRENT APPLICATION NUMBER: PCT/US02/40423 
CURRENT FILING DATE: 2002-12-17 
NUMBER OF SEQ ID NOS : 127 
SOFTWARE: Patentin version 3.1 
SEQ ID NO 19 

LENGTH: 775 

TYPE: PRT 

ORGANISM: Pyrococcus furiosus 
PCT-US02-40423-19 

Query Match 100.0%; Score 4038; DB 1; Length 775; 

Best Local Similarity 100.0%; 

Matches 775; Conservative 0; Mismatches 0; Indels 0; Gaps 0; 

Qy 1 MILDVDYITEEGKPVIRLFKKENGKFKIEHDRTFRPYIYALLRDDSKIEEVKKITGERHG 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1 MILDVDYITEEGKPVIRLFKKENGKFKIEHDRTFRPYIYALLRDDSKIEEVKKITGERHG 60 

Qy 61 KIVRIVDVEKVEKKFLGKPITVWKLYLEHPQDVPTIREKVREHPAWDIFEYDIPFAKRY 120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 61 KIVRIVDVEKVEKKFLGKPITVWKLYLEHPQDVPTIREKVREHPAWDIFEYDIPFAKRY 120 

Qy 121 LIDKGLIPMEGEEELKILAFDIETLYHEGEEFGKGPIIMISYADENEAKVITWKNIDLPY 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 121 LIDKGLIPMEGEEELKILAFDIETLYHEGEEFGKGPIIMISYADENEAKVITWKNIDLPY 180 

Qy 181 VEWSSEREMIKRFLRIIREKDPDIIVTYNGDSFDFPYLAKRAEKLGIKLTIGRDGSEPK 240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 181 VEWSSEREMIKRFLRIIREKDPDIIVTYNGDSFDFPYLAKRAEKLGIKLTIGRDGSEPK 240 

Qy 241 MQRIGDMTAVEVKGRIHFDLYHVITRTINLPTYTLEAVYEAIFGKPKEKVYADEIAKAWE 300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 241 MQRIGDMTAVEVKGRIHFDLYHVITRTINLPTYTLEAVYEAIFGKPKEKVYADEIAKAWE 300 

Qy 301 SGENLERVAKYSMEDAKATYELGKEFLPMEIQLSRLVGQPLWDVSRSSTGNLVEWFLLRK 360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 301 SGENLERVAKYSMEDAKATYELGKEFLPMEIQLSRLVGQPLWDVSRSSTGNLVEWFLLRK 360 

Qy 361 AYERNEVAPNKPSEEEYQRRLRESYTGGFVKEPEKGLWENIVYLDFRALYPSIIITHNVS 420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 361 AYERNEVAPNKPSEEEYQRRLRESYTGGFVKEPEKGLWENIVYLDFRALYPSIIITHNVS 420 

Qy 421 PDTLNLEGCKNYDIAPQVGHKFCKDIPGFIPSLLGHLLEERQKIKTKMKETQDPIEKILL 480 

I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 421 PDTLNLEGCKNYDIAPQVGHKFCKDIPGFIPSLLGHLLEERQKIKTKMKETQDPIEKILL 480 

Qy 481 DYRQKAIKLLANSFYGYYGYAKARWYCKECAESVTAWGRKYIELVWKELEEKFGFKVLYI 540 



1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

481 DYRQKAIKLLANSFYGYYGYAKARWYCKECAESVTAWGRKYIELVWKELEEKFGFKVLYI 540 

541 DTDGLYATIPGGESEEIKKKALEFVKYINSKLPGLLELEYEGFYKRGFFVTKKRYAVIDE 600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
541 DTDGLYATIPGGESEEIKKKALEFVKYINSKLPGLLELEYEGFYKRGFFVTKKRYAVIDE 600 

6 01 EGKVI TRGLE I VRRDWSE I AKETQARVLET I LKHGDVEEAVRI VKEVI QKLANYE IPPEK 660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
6 01 EGKVI TRGLE I VRRDWSE I AKETQARVLET I LKHGDVEEAVRI VKEVI QKLANYE IPPEK 660 

661 LAIYEQITRPLHEYKAIGPHVAVAKKLAAKGVKIKPGMVIGYIVLRGDGPISNRAILAEE 72 0 

M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
661 LAIYEQITRPLHEYKAIGPHVAVAKKLAAKGVKIKPGMVIGYIVLRGDGPISNRAILAEE 720 

721 YDPKKHKYDAEYYIENQVLPAVLRILEGFGYRKEDLRYQKTRQVGLTSWLNIKKS 775 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
721 YDPKKHKYDAEYYIENQVLPAVLRILEGFGYRKEDLRYQKTRQVGLTSWLNIKKS 775 



